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RESUMO:

A industria de bioprocessos demanda por organismos com potencial biotecnoldgico de utilizar
substratos mais baratos e sustentaveis, como residuos de biomassa dos setores rural e
industrial. Residuos de origem vegetal sdo ricos em lignocelulose, polimero altamente
energético, porém extremamente dificil de serem catalisado por microrganismos tradicionais.
Diferentes estratégias ja foram empregadas na busca por microrganismos com 0 maquinario
metabolico necessario para degradar residuos de biomassa vegetal. Contudo, ainda sédo
conhecidos poucos microrganismos capazes de utilizar substratos majoritariamente compostos
por lignocelulose. Nesse contexto, esse trabalho tem como objetivo analisar os microbiomas de
insetos xil6fagos (que se alimentam de madeira) previamente sequenciados (rRNA 16S) pelo
nosso grupo de pesquisa, juntamente com dados de microbiomas de insetos xiléfagos de
projetos disponiveis em bancos de dados on-line. Para tal, foi utilizado o software QIIMEZ2, préprio
para analises ecoldgicas e filogenéticas de microbiomas. Apds curadoria e restruturacao do
conjunto de dados para as andlises in silico, foi feita a importacédo e limpeza com a ferramenta
DADAZ2, com tamanho minimo de 200 pares de base, gerando aproximadamente 2,6 milhdes de
sequéncias de boa qualidade. Em seguida foi feita a montagem das OTUs através de um
agrupamento do tipo de novo. Apés, foi realizada uma andlise de rarefacdo, anéalises de alfa e
beta diversidades, assim como uma classificacéo taxondmica de acordo com o banco de dados
SILVA Database. O grafico de rarefacéo revelou que as amostras analisadas apresentavam uma
boa qualidade de sequenciamento. A analise de frequéncias relativas dos diferentes taxa
mostrou que a 22 OTU mais frequente nas amostras pertence a familia Spirochaeraceae,
enquanto a OTU mais frequente permaneceu sem identificacdo taxondmica. A métrica de OTUs
observadas mostrou o microbioma da barata Salganea taiwanensis apresentou maior riqueza
dentre todas, enquanto a métrica de Chaol indicou o cupim Schedorhinotermes sarawakens
como o mais rico. Ambas as métricas apontavam as amostras de Tineidae com sendo as de
menor rigueza. As métricas de Shannon e Simpson indicaram o microbioma de S. tawanensis
como o mais diverso, e mostraram Compsocerus spp. e Coptotermes formosanus apresentavam
os de menor diversidade, respectivamente. Analises de beta diversidade ndo apontaram padrdes
relevantes na distribuicdo de OTUs nas amostras.
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